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Introducción. Los hongos filamentosos son los 
microorganismos más utilizados en fermentación en 
medio sólido (1). Este tipo de fermentación presenta 
ventajas sobre el tradicional cultivo sumergido (2). El 
análisis proteómico de ambos tipos de cultivo puede dar 
información que permita explicar las diferencias entre 
ambos tipos de cultivo. Dado que el análisis proteómico 
es el resultado del estado fisiológico del cultivo en un 
momento preciso y bajo condiciones de cultivo bien 
definidas, es importante que la comparación de 
proteomas se haga en estados fisiológicos identificados 
con precisión. En este trabajo se definió el estado 
fisiológico del cultivo para el posterior análisis de 
proteoma; para ello, se utilizó el análisis respirométrico 
del cultivo en línea. 
 
Metodología. Se utilizó las cepa de Aspergillus 
brasiliensis (Aspergillus niger) ATCC 9642(3) crecida en 
medio mínimo (4) con diferentes concentraciones 
iniciales de glucosa (en g/L): 30 100 y 180. Se usó 
agrolita como soporte inerte (relación de 11 mL de medio 
por 6 g de agrolita). Los cultivos se realizaron en 
matraces Erlenmeyer de 250 mL bajo las siguientes 
condiciones: Aireación, de 20 a 40 mL de aire por min, 
30°C. La producción de CO2 se midió en línea con un 
metabolímetro. 
 
Resultados. En la figura 1, se presenta los resultados 
obtenidos por respirometría. Al aumentar la 
concentración inicial de glucosa concentraciones, 
aumenta la producción de CO2, la tasa máxima de 
producción de CO2, el tiempo Lag y el tiempo de cultivo, 
mientras que la tasa específica de producción de CO2, 
disminuye (Tabla 1). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Fig. 1. Tasa de producción de CO2 (a) y producción de CO2 (b) durante 
la fermentación en medio sólido de A. niger con diferentes 
concentraciones iniciales de glucosa (en g/L): 30(), 100(Δ) y 180().  

A partir de los datos de la Fig. 1 se calcularon los 
parámetros cinéticos asociados (Tabla 1). La tasa 
máxima de producción de CO2 ocurre en un intervalo de 
tiempo pequeño (entre 0.5 y 0.75 h) lo que permite definir 
con precisión el estado fisiológico del cultivo para los 
estudios del proteoma de A. niger en cultivos sólido y 
líquido. 

Tabla 1. Parámetros considerados para el análisis de reproducibilidad. 

Glucosa 
(g/L) 

Producción de CO2 
Tiempo 
Lag (h) 

Tiempo de  
cultivo (h) Tasa máx. (mg/h 

g soporte) 
Tasa esp. 

(1/h) 

30   3.6 ± 0.2 0.35 ± 0.02 18.9 ± 1.0 28.8 ± 1.5 

100 10.4 ± 0.7 0.21 ± 0.01 20.4 ± 1.1 38.6 ± 1.5 

180 20.9 ± 2.2 0.19 ± 0.01 27.6 ± 1.6 48.3 ± 2.5 

 
La mayoría de los estudios de proteómica realizados en 
cultivo por lotes toman como referencia la fase de 
crecimiento exponencial o la de mantenimiento para el 
análisis proteómico; sin embargo, la duración de ambas 
fases es generalmente mayor al del tiempo de 
duplicación del cultivo; lo que involucra cambios 
fisiológicos y por consiguiente cambios en el proteoma. 

Conclusiones. El análisis respirométrico en línea 
permite identificar con precisión el tiempo de muestreo 
del cultivo para análisis proteómico con base en la tasa 
máxima de producción de CO2. Esta variable será usada 
para comparar los proteomas obtenidos en cultivos sólido 
y líquido. 
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